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HE : RAU E A ETA SA A , Ve AERE BG A ARAARA 28 EA 2I 18 h epo n R 为 了 解 嘉陵 
裸 裂 凤 鱼 的 遗传 背景 以 便 更 好 的 保护 其 遗传 资源 ,本 研究 采用 线粒体 控制 区 部 分 序列 变异 AMT TARDER 6 个 地 理 种 群 
的 遗传 结构 和 分 布 动态 。 在 147 尾 个 体 中 共 发 现 17 个 变异 位 点 ,定义 了 14 种 单 倍 型 ,群体 总 的 单 倍 型 多 样 性 较 高 为 0.810, 核 
苷 酸 多 样 性 低 为 0.00698。AMOVA 分 析 显 示 ,44.29% 的 分 子 差异 源 于 群体 间 ,55.71% 的 分 子 差异 源 竹 群体 内 ,群体 间 遗 传 分 化 
WEE. Fst 值 统 计 检验 表明 , 除 罕 昌 群 体 和 舟 曲 群体 之 间 差 异 不 显著 外 ,其余 两 两 群体 之 间 Fst 值 统计 检验 均 显著 。 基 因 流 
估计 显示 各 群体 间 的 基因 流水 平 较 高 ,遗传 交流 较 频繁 。Mantel test 检验 表明 ,嘉陵 裸 裂 吧 甸 种 群 之 间 遗 传 分 化 程度 与 地 理 距 
离 存在 显著 相关 。 系 统 树 和 单 倍 型 网 络 进化 图 显示 ,6 个 地 理 群 体 的 单 倍 型 按照 嘉陵 江水 系 和 渭河 水 系 形 成 两 个 大 的 类 和 群 。 

错 配 分 布 和 中 性 检验 表明 嘉陵 裸 裂 所 鱼 群 体 在 近期 历史 上 群体 大 小 保持 稳定 ,未 出 现 显 著 的 种 群 扩张 。 根 据 本 文 所 揭示 的 嘉 
陵 裸 裂 所 鱼 种 群 遗 传 结构 特征 ,建议 将 分 布 在 嘉陵 江水 系 的 嘉陵 裸 裂 所 多 作 为 宇 介 整体 进行 保护 ,嘉陵 裸 裂 所 鱼 渭河 种 群 属 高 
度 分 化 的 单 倍 型 类 群 ,日 遗传 多 样 性 极 低 , 需 对 该 种 群 进 行 优先 保护 。 

关键 词 :嘉陵 裸 裂 凤 鱼 ;线粒体 控制 区 ;种 群 遗 传 结构 ;遗传 多 样 性 


Population genetic structure of Schizopygopsis kialingensis inferred from 
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Abstract: Schizopygopsis' kialingensis is an endemic fish of the Bailong River, which is a tributary of the Jialing River. The 
species’ population has been largely reduced in recent years as a result of overfishing, river pollution, and dam 
construction. To develop, effective strategies forpreserving the species’ germplasm, it is first necessary to understand the 
species’ genetic variation and population structure. Therefore, in the present study, a 706-bp segment of the mitochondrial 
control region was sequénced from 147 S. kialingensis specimens that were collected from six populations in the Bailong and 
Weihe Rivers. Seventeen variable sites and 14 haplotypes were identified. The six populations exhibited high haplotype 
diversity (0.810) and low nucleotide diversity (0.00698) , and the genetic diversity of the Zhouqu County Chengguan 
Township population was highest, whereas that of the Weiyuan County Qiaoyu Township population was the lowest. AMOVA 
indicated that significant difference among populations , with 44.29% molecular variation among the populations and 55.7196 
molecular variation within populations. Pairwise fixation index ( Fst) values indicated that all the populations were 
significantly different, except the Tanchang County Nanhe Township and Zhouqu County Chengguan Township populations. 


Meanwhile, gene flow estimates suggested high levels of gene flow, and the Mantel test indicated that the genetic and 
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geographic distances were significantly correlated. In addition, the construction of a neighbor-joining phylogenetic tree and a 
minimum spanning network indicated that the 14 haplotypes formed two main groups that corresponded to the Bailong River 
and Weihe River systems, and mismatch distribution and neutrality analyses indicated that the population has not under 
gone recent expansion. According to these findings, we suggest that the S. kialingensis population in the Bailong River 
should be protected and that the protection of the Weihe River population should be prioritized, owing to the group's high 


genetic differentiation and very low genetic diversity. 


Key Words: Schizopygopsis kialingensis ; Mitochondria D-loop; Population Genetic Structure; Genetic diversity 


青藏 高 原作 为 全 球 遗 传 多 样 性 的 重要 区 域 ,通过 对 鱼 类 生物 地 理学 的 研究 在 探讨 青藏 高 原 的 地 质变 迁 和 
水 系 演化 方面 具有 现实 意义 。 裂 腹 鱼 亚 科 (Schizothracinae ) 鱼 类 是 青藏 高 原色 类 的 重要 类 群 之 一 ,它们 对 高 
原 环 境 表现 出 了 很 强 的 适应 性 ,成 为 在 高 原 上 分 布 范围 最 广 、 分 布 海拔 最 高 的 类 群 /最 高 可 分 布 到 海拔 5600 
m, 是 鲤 科 鱼 类 中 适应 高 寒 环 境 的 一 个 特 化 类 和 群 汪 , 它 和 鳅 科 高 原 鳅 属 鱼 类 共同 构成 了 青藏 高 原 鱼 类 区 系 的 
主体 。 

RRR Df ( Schizopygopsis kialingensis ) JE Jl f& WPR 24 Bu f& JE ( Schizopygopsis ) ,主要 分 布 在 嘉陵 江 
EUt3cWLEJETL,EUIKRSZCTERESIMIAVE , KEWER 67H WWR T BER DL T ZKUR 1 米 以 内 的 组 
流 处 。 近 年 来 , 随 着 自然 地 理气 候 的 变迁 、 人 类 活动 的 加 剧 , 涉 水 工程 的 建设 .水体 污染 和 长 期 过 度 捕捞 等 对 
RRA =” BUR Hi ` 泗 游 通道 等 造成 了 严重 影响 A 务 加 准 其 性 成 熟 晚 ,分 布 区域 狭 罕 , 生 长 速度 组 
慢 等 自身 因素 限制 了 种 群 的 发 展 ”” ,种 群 数量 急剧 减少 ,栖息 地 呈现 出 一 种 破碎 化 状态 ,已 经 被 列 人 甘肃 省 
重点 保护 野生 动物 名 录 。 目 前 ,嘉陵 裸 裂 凤 鱼 的 相关 研究 主要 集中 在 形态 学 资源 分 布 ” 和 分 类 地 位 55 方 
面 ,遗传 多 样 性 评估 方面 的 研究 还 未 见 有 报道 。 

线粒体 DNA 具有 结构 简单 .母系 遗传 .几乎 不 发 生 重 组 和 进化 速度 较 快 的 特点 ,是 研究 动物 群体 遗传 学 
的 理想 分 子 标记 “7 。 线 粒 体 DNA 控制 区 序列 为 线粒体 非 编 码 区 序列 ,进化 速度 较 快 ,是 分 析 鱼 类 种 群 遗 传 
结构 的 优良 标记 。 赵 凯 等 9 采用 D-loop 和 cytb 联合 序列 分 析 了 的 祁连山 裸 鲤 的 生物 地 理学 过 程 ,认为 在 
0.05 一 0.37Ma 前 祁 连 裸 鲤 种 群 由 在 单 河沿 着 青藏 高 原 东 北边 缘由 东 向 西 扩 张 。 备 玮 等 号 采 用 D-loop 序列 片 
段 分 析 了 塔里木 裂 腹 鱼 的 遗传 结构 ,认为 塔里木 河 的 5 个 群体 间 遗 传 分 化 显著 。 本 文通 过 线粒体 控制 区 序列 
变异 分 析 陨 陵 裸 裂 克 鱼 的 种 群 遗 传 变化 , 旨 在 为 嘉陵 裸 裂 瓜 鱼 资源 的 管理 与 保护 提供 理论 依据 。 


1 材料 与 方法 


1.1 样品 采集 和 DNA 提取 

实验 采集 嘉陵 裸 裂 所 鱼 6 个 野生 群体 ( 见 图 1) , 共 147 尾 个 体 , 样 品 数量 .采集 地 见 表 1。 取 右 侧 胸鳍 2 g 
置 于 无 水 2 , 醇 昌 固定 后 带 回 实验 室 进行 分 析 ,采用 酚 / 氧 仿 法 提取 基因 组 DNA, 
1.2 PCR 护 增 和 序列 测定 

3 H4 miDNA 控制 区 序列 的 引物 (5 :，GEDL200: 5'-CACCCCTGGCTCCCAAAGCCAG- 3'; GEDH860: 5'- 
AGGCGGTTTGACAAGAATAACAGGA-3', 由 上 海 美 吉 生物 医药 科技 有 限 公 司 合成 。PCR 反应 体系 为 25 pL, 其 
中 包括 1 U TaqDNA 聚合 酶 (TaKaRa) ,2.5 uL 10x Taq buffer( TaKaRa, 含 Mg” ) ,两 条 引物 (10 mmol/L) 各 1 
uL,0.5 pL dNTPs(2.5 mmol/L) 1 pL DNA 模板 ,其 余 双 营 水 补足 。PCR 反应 程序 为 :94% 预 变性 5 min;94%C 
变性 30 s, 55% 退火 30 s, 72% 延伸 60 s, 共 30 个 循环 ;反应 结束 后 在 72%C 再 延伸 10 min。PCR 产物 经 琼脂 
糖 凝 胶 电 泳 检 测 后 送 上 海 美 吉 生物 工程 公司 纯化 并 双向 测序 ,测序 引物 为 扩 增 引物 。 
13 数据 分 析 

JH DnaSP 5.0 软件 :5 计算 单 倍 型 数 .多 态 位 点 单 倍 型 多 样 性 、 核 背 酸 多 样 性 和 错 配 分 布 (Mismatch ) 分 析 
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表 1 嘉陵 裸 裂 抽 鱼 样本 信息 及 遗传 多 样 性 指数 


Table 1 Locations, number of individuals and diversity parameters for the population of Schizopygopsis kialingensis 


CZESANE 态 位 点 倍 型 多 样 性 ERLE 
" 地 理 坐 标 样本 数 信 型 数 多 态 位 ， 单 倍 型 多 样 性 BERZH 性 
种 群 . . Number of Number of Haplotype Nucleotide 
A Geographic Samplesize : . f j : 
Populations locat (N) haplotypes polymorphic diversity diversity 
Bi (Nh) sites ( Np) ( Hd) (7) 
N 34?09.532' 
迭 部 益 哇 乡 E 103?10.427' 28 4 3 0.426:-0.107 0.00084 «0.00026 
H 2616 m 
N 34?11.278' 
迭 部 腊 子 乡 E 103°52.456’ 30 4 4 0.671+0.053 0.00144+0.00025 
H 2210 m 
N 33954.539' 
舟 曲 城关 镇 E 104?00.935' 19 4 6 0.71320.074 0.0031920.00047 
H 1592 m 
N 33°29.430' 
FHI e E 104°32.525' 17 4 5 0.618£0.106 0.00204+0.00041 
H 1406 m 
N 33°57.647' 
罕 昌 南河 镇 E 104525.316 25 3 5 0.547::0.054 0.00305+0.00025 
H 1777 m 
N 35?00.890' 
渭 源 鳅 峪 乡 E 104°12.790 28 2 1 0.071+0.065 0.00010+0.00009 
H 2231 m 
合计 Total 147 14 17 0.810+0.018 0.00698 +0.00044 


( 自 举 值 为 500) 等 ;采用 Arlequin 3.0 软件 "计算 
两 两 群体 间 的 遗传 分 化 指数 FST 值 (重复 次 数 10000) , 
用 公式 Nm=[ (1/Fst) -1]/2 计算 基因 流 Nm JFE 
fT AMOVA 分 析 和 Tajima's D、Fu's Fs 中 性 检验 (重复 
次 数 10000) ,获得 SSD 值 和 Raggedness 值 。 采 用 和 矩阵 
相关 分 析 ( Mantel test) 检验 6 个 种 群 之 间 的 遗传 分 化 是 
否 与 地 理 距离 相关 ,检验 和 矩阵 为 种 群 两 两 之 间 线 性 化 的 
遗传 分 化 系数 Fst 矩阵 及 采样 点 地 理 距 离 矩 阵 , 地 理 距 
离 为 两 个 GPS 位 点 问 的 直线 距离 ,并 进行 In 转换 ,计算 
相关 系数 +:。 用 Mega 7.0 软件 ' 引 统计 碱 基 组 成 ,并 基于 
Kimura2-parameter 模型 以 黄河 裸 裂 瓜 鱼 、 极 边 扇 咽 齿 鱼 
和 齐 口 裂 腹 鱼 为 外 群 ' 用 邻接 法 (Neighbor-joining , NJ) EE NESSUN IS CAES 
Hye p Dt 系统 树 中 节点 的 自 举 置信 水 平 应 用 自 Fig.1 Sketch map of sampling sites of Schizopygopsis kialingensis 
引导 和 估计 ,循环 次 数 为 1000 次 。Network 4.6.1.1 软件 ' 中 的 median-joining 算法 绘制 单 倍 型 最 小 网 络 关系 
图 ,用 以 展示 单 倍 型 进化 关系 。 


34°N 


102° 


2 结果 


2.1 序列 变异 及 群体 遗传 多 样 性 

对 嘉陵 裸 裂 凤 鱼 的 线粒体 控制 区 序列 进行 比 对 排序 后 ,得 到 706 bp 的 同 源 序列 。147 尾 个 体 共 包含 17 
个 核 背 酸 变异 位 点 ,其 中 简约 信息 位 点 16 个 , 单 突变 位 点 1 个 。 碱 基 组 成 分 析 显 示 ,A、T、.C 和 G 碱 基 平 均 含 
量 分 别 为 31.6% ,31.696 、21.9% 和 14.9%, 其 中 A+T 含量 (63.2%) 明 显 高 于 G+C 含量 (36.8% ) ,表现 出 明显 的 
AT 偏好 和 反 G 偏 倚 ,与 其 他 肴 椎 动物 线粒体 控制 区 核 昔 酸 的 组 成 特点 相 一 致 .“; 。 嘉 陵 裸 裂 民 鱼 群 体 的 遗传 
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多 样 性 信息 见 表 1 ,由 表 1 中 可 以 看 出 147 尾 个 体 共 检测 出 14 个 单 倍 型 (KY092436 一 KY092449) , 显示 出 较 高 的 


单 信 型 多 


样 性 和 较 低 的 核 蔡 酸 多 样 性 (Hd4=0.810+0.018;m=0.00698+0.00044) ,其 中 采样 点 舟 曲 城关 镇 的 嘉陵 裸 


裂 瓜 鱼 单 倍 型 多 样 性 最 高 ,为 0.713+0.074; 采 样 点 渭 源 镍 峪 乡 的 单 倍 型 多 样 性 最 低 ,为 0.071+0.065。 


22 群体 遗传 分 化 
通过 计算 两 两 群 
(P>0.01), 其 


(0. 15132) ARE 


为 1 组 ,i 
分 子 差异 位 于 群 


体 间 Fst 值得 到 的 结 
余 两 两 群 
Wi fttit 


体内 ,组 间 的 遗传 分 化 不 显 
显著 。 根 据 遗 传 分 化 指数 计算 出 种 群 


显示 ( 表 2) , 宕 昌 群 


体 间 OTE 
按照 采样 点 所 处 水 系 将 6 Ahe EPR 


体 (TC) 和 舟 曲 群 
体 之 间 Fst 值 统计 检验 均 显著 。 d xk up 
体 间 的 Fst (Eeh (0.03368) 。 
析 结 果 显 示 ( 表 3) ,44.29% 的 分 子 差 异 位 于 群 
( Fst 2 0.44292; P. 20.000) 。 
进行 AMOVA 分 析 显 示 


RR pu EAE 


Ls 


分 子 变 
foot 


示 ,38.48% 的 分 子 差异 位 于 组 间 ,19.25% 的 分 子 差 异 位 于 组 内 群 
著 (Fst=0.38481;P=0.155) ,组 内 和 群 
间 的 基因 流 Nm 为 0.08275 一 7.17280, 其 中 只 有 轩 昌 群体 与 迭 部 群体 、 


间 和 群 


体 (ZQ) 之 间 差 异 不 ! 
体 与 渭 源 群 
Wt 
体内 , 群 


分 为 2 组 , 渭 源 种 群 为 1 2H EAR 5 个 种 群 


RU 


者 


Ed 


体 间 的 Fst 值 最 大 


异 ( AMOVA ) 分 
贵 传 分 化 极 显 著 


PT] 442.2796 fi] 


体内 的 遗传 分 化 极 


拱 坝 群体 和 宕 昌 群 体 , 宕 昌 与 迭 部 群体 之 间 的 基因 流 大 于 1( 表 4)。 
表 2 嘉陵 裸 裂 员 鱼 群体 间 Fst 值 ( 对 角 线 下 ) 及 相应 的 P 值 (对 角 线 上 ) 
Table 2 Pairwise Fst ( below diagonal) and associated P values ( above diagonal) among Schizopygopsis kialingensis 
群体 属地 Population geography 迭 部 益 哇 乡 迭 部 腊 子 乡 舟 昌 城关 镇 FERRE 5 昌 南 河 镇 iE seuls e 
RUE TU 0.000 0.009 0.000 0.000 0.000 
WT 0.44927 0.000 0.000 0.000 0.000 
舟 曲 城关 镇 0.10357 0.23384 0.009 0.162 0.000 
HEBEL e 0.34506 0.35236 0.12884 0.000 0.000 
宕 昌 南 河 镇 0.16294 0.24908 0.03368 0.33274 0.000 
iB uisus e 0.75132 0.62172 0.65121 0.70673 0.70106 
表 3 SEERURAUDIÉA 6 种 群 间 遗 传 差 异 的 分 子 方差 分 析 ( AMOVA) 
Table 3 Analysis of molecular variance (AMOVA) among 6 populations of Schizopygopsis kialingensis 
变异 来 源 由 度 平方 和 esM oe 
Source of variation df Sum-of squares Nina Percentage F di 
components of variation 
群体 间 Among populations 6 24.7713 0.19380Va 44.29 0.44292 0.000 
群体 内 Within populations 141 34.370 0.24376Vb 55.71 
总 体 Total 146 59.143 0.43756 100.00 
分 组 间 Among groups I 13.347 0.22192Va 38.48 0.38481 0.155 
2 HAS TR 
e fae vihig ode 4 11.426 0.11103Vb 19.25 0.31294 0.000 
群体 内 Within populations 141 34.370 0.24376Vc 42.27 0.57733 0.000 
总 体 Total 146 59.143 0.57671 100.00 


表 4 嘉陵 裸 裂 所 鱼 6 个 地 理 种 群 间 基 因 流 (Nm) (下 三 
Table 4 Matrix of population pairwise migration rates (Nm) values ( 


between. populations of Schizopygopsis kialingensis 


) 与 地 理 距 离 (km) (上 三 


below diagonal) and geographical distances ( km) (above diagonal ) 


) 


群体 属地 Population geography — 和 迭 部 益 哇 乡 ARET 舟 曲 城关 镇 舟 曲 拱 坝 乡 容 昌 南河 镇 TB US RU e 
xküparne 67.6 110.6 143.8 115.8 144.2 
ime 0.30646 53.0 84.4 47.9 105.3 
舟 曲 城关 镇 2.16383 0.81911 34.8 27.5 136.3 
舟 曲 拱 坝 乡 0.47451 0.45950 1.69039 59.9 145.1 
宕 昌 南 河 镇 1.28431 0.75369 7.17280 0.50134 117.7 
THURIS e 0.08275 0.15211 0.13384 0.10374 0.10660 
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Mantel test 检验 表明 ,嘉陵 裸 裂 瓜 鱼 种 群 之 间 遗 传 分 化 程度 与 地 理 距 离 存 在 显著 的 相关 (r= 0.6952, P<0. 
0500) ,说 明 距 离 隔离 模型 可 以 有 效 的 解释 竞 陵 裸 裂 瓜 鱼 种 群 目前 遗传 格局 的 形成 。 但 是 也 有 情况 例外 ,和 迭 
ARRUE £ (DB) 群体 与 迭 部 腊 子 乡 (LZ) 群体 的 地 理 距 离 较 近 ,但 群体 之 间 的 遗传 差异 较 大 。 

25 分子 系统 发 育 分 析 

LER 1n] SR R po fa ( Schizopygopsis pylzovi)、 极 边 遍 咽 齿 鱼 ( Platypharodon extremus ) 4H X O 22 RE fa 
(Schizothorax prenanti) 为 外 类 和 群 ， 应 用 邻接 法 (NJ) 构建 嘉陵 裸 裂 房 鱼 14 个 线粒体 控制 区 序列 单 倍 型 
(KY092436-KY092449) 之 间 的 系统 发 育 树 (图 2) 。 结 果 显 示 , 所 有 的 嘉陵 裸 裂 所 鱼 样本 聚 为 一 个 单 系 别 f 清 
楚 的 识别 出 了 对 应 于 水 系 的 两 个 谱系 群体 , 即 嘉 陵 江 组 群 和 渭河 组 群 。 依 据 Network 软件 以 中 接 法 (Median- 
joining) 构建 的 单 倍 型 进化 网 络 关 系 图 显示 (图 3、 图 4) ,大 部 分 单 倍 型 之 间 经 过 一 步 突变 ,HL 做 为 嘉陵 和 裸 裂 
飞鱼 在 嘉陵 江水 系 的 祖先 单 倍 型 ,H3 做 为 渭河 水 系 的 祖先 单 倍 型 ,并 且 两 个 谱系 群体 之 间 没 有 共 膏 单 倍 型 。 
单 倍 型 进化 网 络 图 进一步 支持 了 系统 发 育 树 的 分 析 , 嘉陵 裸 裂 所 鱼 6 个 地 理 群 体 的 单 倍 型 按照 嘉陵 江水 系 
和 渭河 水 系 形成 两 个 大 的 类 和 群 。 


H1 KY092436 


H8 KY092437 
H9 KY092438 
H12 KY092439 
.H10 KY092440 
H2 KY092441 

H13 KY092442 

H4 KY092443 
H14 KY092444 
H6 KY092445 

H7 KY092446 
H5 KY092447 

H3 KY092448 
H11 KY092449 


嘉陵 江 组 群 


渭河 组 群 


Schizopygopsis pylzovi 
Platypharodon extremus 


Schizothorax prenanti 


0.020 


图 加 基于 D-loop 区 序列 构建 嘉陵 裸 裂 反 鱼 的 NJ 树 , 节 点 处 的 数字 为 1000 次 bootstrap 检验 的 支持 率 
Fig.2 A neighbor-joining tree of part of Schizopygopsis kialingensisin resulted from D-loop sequence. Numbers at nodes are percent 


recovery in bootstrap analysis ( 1000 replicates ) 


2.4 dH EMT 

对 所 护 增 的 147 尾 嘉 陵 裸 裂 忆 鱼 的 线粒体 控制 区 序列 进行 核 苷 酸 错 配 分 布 分 析 , Tajima's D 和 Fu's FS 
申 性 检验 来 分 析 种 群 历史 动态 。 结 果 显 示 , 迭 部 益 哇 乡 群体 (DB) . 迭 部 腊 子 乡 群体 (LZ) 和 滑 源 群体 (WY ) 的 
核 昔 酸 错 配 分 布 曲 线 呈 明显 的 单 峰 型 (图 3) ,但 Tajima's D 和 Fu's FS 检验 均 不 显著 (P>0.05) ,表明 这 3 个 群 
体 未 显著 偏离 种 群 扩张 模型 。 其 余 3 个 群体 的 核 苷 酸 错 配 分 布 都 呈现 多 峰 分 布 , 且 Tajima's D 和 Fu's FS 检 
验 均 不 显著 ,未 检测 到 种 群 扩 张 。 将 所 有 个 体 做 为 一 个 整体 进行 核 昔 酸 错 配 分 布 , 呈 现 出 多 峰 分 布 , Tajima's 
D 和 Fu's FS 检验 符合 中 性 进化 的 假设 ,说明 嘉陵 裸 裂 拟 鱼 群 体 在 近期 历史 上 群体 大 小 保持 稳定 ,未 出 现 显 著 
的 种 群 扩 张 。 
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3.1 遗传 多 样 性 分 析 

种 群 遗传 多 样 性 是 生物 多 样 性 的 重要 组 成 部 分 , 体 
现 了 物种 对 不 同 环 境 的 适应 能 力 的 潜力 ,遗传 多 样 性 水 
平 .形成 机 制 和 分 布 格局 可 揭示 物种 起 源 与 进化 历程 ， 
是 物种 进化 潜能 的 保证 ,也 是 物种 保护 工作 的 基础 。 单 
倍 型 多 样 性 (hh) PIERE FEE Cor) 是 衡量 一 个 物种 
群体 变异 程度 的 重要 指标 。 嘉 陵 裸 裂 忆 鱼 的 单 倍 型 
Z FEVERUECTT e E FEE ( Hd =0.810+0.018 ; m = 0.00698 
x0. 00044 ) 整体 低 于 同 亚 科 鱼 类 齐 口 裂 腹 鱼 ™ 
(Schizothorax prenanti) ( Hd = 0.98 ; m = 0.019 ) FUF 32 Jri 
WALT £6! ( Platypharodo nextremus) ( Hd =0.995 ; m 0.0129) , 5ER IRER ta l (C Gymnodiptychus pachycheilus ) 
( Hd 2 0.844 ; m = 0.0054) ILE TRT ER LU fl ( Schizopygopsis pylzovi ) OX ( Hd =0.79; n 0.0027) 相当 。 嘉 陵 裸 裂 周 
f& 6 个 地 理 群 体 的 单 倍 型 多 样 性 呈现 出 有 些 群 体高 有 些 群 体 低 的 现象 ,而 核 荫 构 多 样 性 均 较 低 , 甚 至 在 迭 部 
i IE £ (DB) 和 渭 源 (WY) 和 群体 的 核 背 酸 多 样 性 低 于 0.001。 这 种 在 不 同 群体 的 遗传 多 样 性 存在 显著 的 地 理 
m 差异 的 现象 在 淡水 鱼 类 中 被 大 量 观察 到 ! 2 ,嘉陵 裸 裂 反 鱼 较 低 的 核 苦 酸 多 样 性 ,可 能 与 青藏 高 原 第 四 纪 以 
一 ;来 经 历 了 数 次 地 质变 迁 和 气候 的 改变 ,使 种 群 受到 “瓶颈 效应 由 的 莉 直 ,后 部 分 种 群 又 受到 * 创立 者 效应 "的 作 
一 用 ,导致 部 分 种 群 的 遗传 多 样 性 贫乏 。 对 于 渭 源 种 群 (WY) 瑟 说 疙 期 的 地 理 隔离 也 可 能 是 造成 遗传 多 样 性 
Jin 水 平 极 低 的 主要 原因 之 一 ,有 效 群 体 数量 小 引起 的 遗传 漂 变 导致 大 量 的 遗传 变异 丢失 。 


图 3 嘉陵 裸 裂 反 鱼 单 倍 型 最 小 进化 网 络 关 系 
Fig.3 Haplotypes minimum spanning network for Schizopygopsis 


kialingensis 


表 5 嘉陵 裸 裂 克 鱼 的 中 性 检验 
Table 5 Neutrality tests of Schizopygopsis kialingensis 


群体 属地 Tajima 氏 D 检验 值 P (f Fu 氏 FS 检验 值 P (f 
Population Tajima's D P Fu's FS P 

迭 部 益 哇 乡 -0.56351 0.335 -0.89198 0.225 
ERT 0.00462 0.568 0.43345 0.611 
舟 曲 城关 镇 0.97533 0.866 2.04215 0.863 
舟 曲 拱 坝 乡 -0.11454 0.475 0.63814 0.662 
宕 昌 南 河 镇 1.75057 0.960 3.87064 0.953 
AURIA e -1.15142 0.157 -1.15451 0.056 
总 体 Total 0.15017 0.560 0.82298 0.561 


3.2 ”遗传 结构 分 析 

有 研究 得 出 地 理 隔 离 或 同一 水 域 中 存在 不 同 的 栖息 环境 限制 了 基因 交流 ,是 鱼 类 出 现 种 群 分 化 的 重要 原 
因 王 二 遗传 代 化 和 基因 流 是 评价 种 群 遗 传 结构 的 重要 指标 。 渭 源 群 体 (WY) 采 自 黄河 流域 渭河 ,而 其 他 5 个 
地 理 群 体 为 嘉陵 江水 系 , 受 地 理 隔离 影响 渭 源 群体 与 其 他 群体 之 间 的 Fst(0.62172—0.75132) 远大 于 0.25 ,说 
明 嘉 陵 裸 裂 岂 鱼 渭 源 群体 与 其 他 种 群 之 间 遗 传 分 化 较 大 ,这 与 基因 流 Nm 分 析 结 果 一 致 ,群体 间 基 因 流 贫乏 。 
位 于 嘉陵 江 5 个 水 系 连通 地 理 群 体 之 间 Fst(0.03368--0.44927) 较 小 , 相 邻 地 理 种 群 之 间 有 基因 交流 (Nm>1)， 
可 以 抑制 遗传 漂 变 引起 的 遗传 分 化 5 的 ,这 可 能 与 嘉陵 裸 裂 羽 鱼 具有 短 距 离 泗 游 这 一 习性 有 关 。Mantel test 检 
验 表明 ,嘉陵 裸 裂 局 鱼 种 群 之 间 遗 传 分 化 程度 与 地 理 距离 存在 显著 相关 ,说 明 距离 隔离 模型 可 以 有 效 解释 种 
RE H Bip Pes JIJÉ, (Hed EKRENE 2 (DB) 群体 与 迭 部 腊 子 乡 (LZ ) 群体 的 地 理 距离 较 近 ,但 群体 之 
[E] B 3t [e 25 BECK II LAS. , LEE] Hb PR S 3-4 E IE — 5 nn] s oe RS AA DL £6 3o Pt Jed B0) DL. ,推测 可 能 是 由 于 白 龙 
江上 游 大 量 梯级 电站 的 建设 ,使 河流 失去 连通 性 ,限制 了 嘉陵 裸 裂 瓜 鱼 的 扩散 ,导致 两 者 之 间 的 遗传 分 化 
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4 不 同 地 理 群 体 嘉 陵 裸 裂 克 鱼 的 核 背 酸 错 配 分 布 曲线 
Fig.4 The result ofmismatchdistributionpairwise haplotypes geneticdifferences forSchizopygopsis kialingensis 
4 实 线 为 模拟 的 不 配对 分 布 ,虚线 为 观察 到 的 不 配对 分 布 A:DB,B:LZ,C:ZQ,D:CB,E:TC,F:WY,G: 整 体 ) 


加 大 。 

分 子 变 异 分 析 ( AMOVA ) 显 示 ,55.71% 的 变异 来 自 于 种 群 内 ,44.29% 的 变异 来 自 于 种 群 间 。 种 群 间 的 遗 
传 变 异 较 大 ,这 与 单 倍 型 系统 进化 树 (图 1) 和 单 倍 型 进化 网 络 关系 图 (图 2) 相 一 致 , 渭 源 种 群 单 倍 型 独自 聚 
为 一 支 , 且 渭 源 种 群 与 其 他 种 群 之 间 没 有 共享 单 倍 型 。 按 照 水 系 将 嘉陵 裸 裂 克 鱼 种 群 划 分 为 2 组 进行 
AMOVA 分 析 显 示 ,嘉陵 江水 系 5 个 地 理 种 群 间 的 遗传 变异 将 为 19.25% ,大 部 分 的 遗传 变异 来 自 于 种 群 内 的 
个 体 之 间 (42.27% ) ,这 同样 与 单 倍 型 进化 树 和 单 倍 型 进化 网 络 关系 图 相 一 致 ,嘉陵 江水 系 5 个 地 理 种 群 间 没 
有 显著 的 地 理 种 群 结 构 。 基 因 流 估计 显示 各 群体 间 的 基因 流水 平 较 高 ,遗传 交流 较 频 繁 ,这 与 它们 缺乏 种 群 
结构 是 一 致 的 。 综 合 这 几 方 面 研 究 结 果 都 显示 ,嘉陵 江水 系 的 嘉陵 裸 裂 册 色 没有 显著 的 种 群 分 化 。 
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3.3 种 群 历 史 动态 与 保护 

嘉陵 裸 裂 局 鱼 整体 、 舟 曲 城关 镇 种 群 (ZQ) 、 舟 曲 拱 坝 乡 种 群 ( GB) 和 宕 昌 种 群 (TC ) 的 核 昔 酸 错 配 分 析 均 
时 多 峰 分 布 ,Tajima's D 和 Fu's FS 检验 符合 中 性 进化 的 假设 。 迭 部 益 哇 乡 群 体 (DB) 3E T 2 REE (LZ) 
和 滑 源 群体 ( WY ) 的 核 音 酸 错 配 分 布 曲 线 呈 明显 的 单 峰 型 (图 3) ,但 Tajima's D 和 Fu's FS 检验 都 不 显著 (P> 
0.05) ,表明 嘉陵 裸 裂 所 鱼 群 体 在 近期 历史 上 群体 大 小 保持 稳定 ,未 出 现 显著 的 种 群 扩张 。 在 很 多 鱼 类 中 都 发 
现 了 单 倍 型 多 样 性 高 而 核 昔 酸 多 样 性 低 的 现象 "和 ”1 ,被 认为 是 小 的 有 效 群体 经 过 一 段 时 间 的 稳定 后 发 生 下 
扩张 ,快速 的 种 群 扩张 有 利于 提高 对 新 突变 的 保持 能 力 而 导致 核 苷 酸 多 样 性 低 '”; 。 而 嘉陵 裸 裂 民 鱼 这 种 单 
倍 型 多 样 性 偏 低 和 核 苷 酸 多 样 性 低 的 状况 ,推测 在 第 四 纪 冰 期 期 间 由 于 种 群 受到 “瓶颈 效应 "打击 之 哲 , 未 发 
生 种 群 扩张 事件 ,导致 遗传 多 样 性 偏 低 。 这 可 能 与 其 自身 的 性 成 熟 年 龄 (5 龄 ) 晚 ,个 体 小 (调查 最 大 个 体 全 长 
18cm) 导致 的 怀 卵 量 低 等 生物 学 特性 有 关 '" 。 

鱼 类 种 群 遗 传 结构 和 谱系 系统 地 理 格局 的 研究 结果 能 够 为 物种 保护 策略 及 渔业 管理 措施 的 制定 提供 科 
学 依据 :”1] 。 嘉 陵 裸 裂 忆 鱼 遗传 多 样 性 总 体 较为 丰富 ,但 各 个 地 理 群 体内 的 多 样 性 比较 贫 过 时 受 自 然 环 境 变 
化 和 涉 水 工程 的 建设 等 因素 的 影响 ,可 能 导致 嘉陵 裸 裂 的 鱼 的 遗传 多 样 性 继续 降 侦 , 对 复杂 环境 的 适应 能 
降低 ,从 而 进一步 威胁 到 嘉陵 裸 裂 反 鱼 的 生存 。 虽 然 目前 已 经 建立 了 一 些 保护 措施 , 岂 建 立 的 白 龙 江 特有 鱼 
类 国家 级 水 产 种 质 资源 保护 区 .岷江 宕 昌 段 特有 鱼 类 国家 级 水 产 种 质 资源 保护 区 和 咎 龙 江 舟 曲 段 特 有 鱼 类 省 
级 水 产 种 质 资源 保护 区 ,并 在 亮 陵 江 采 取 人 工 增殖 放流 措施 。 但 这 些 措施 对 保护 嘉陵 裸 裂 瓜 鱼 可 能 并 不 完 
善 。 物 种 的 保护 必须 考虑 到 自身 的 遗传 特性 ,否则 保护 将 可 能 是 不 成 劲 的 党 。 本 研究 结果 表明 ,嘉陵 裸 裂 周 
鱼 的 核 音 酸 多 样 性 较 低 , 提示 对 其 遗传 多 样 性 的 保护 是 非常 迫切 的 根据 进化 上 有 具 关键 意义 的 单元 ESU 
(Evolutionarily Significant Unit) 设 置 的 原则 '” ,我 们 可 以 将 嘉陵 江 冰 系 的 嘉陵 裸 裂 民 鱼 种 群 当 作 一 个 保护 管 
理 单元 进行 保护 ,嘉陵 裸 裂 凤 鱼 渭河 种 群 属 高 度 分 化 的 单 倍 型 类 群 , 且 遗传 多 样 性 极 低 , 需 当 作 一 个 保护 管理 
单元 进行 优先 保护 。 
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